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基于 线粒体 基因 组 探讨 鲸 偶蹄 类 七 种 
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摘要 : 利用 作者 已 测定 的 赤 谭 (Muntiacus mungak). 线粒体 全 基因 组 序列 和 从 GenBank 检索 到 的 鲸 个 蹄 类 
有 代表 性 的 长 须鲸 、 河 马 、 奶 牛 、 绵 羊 、 猪 、 羊 驼 6 种 动物 的 线粒体 全 基因 组 序列 ， 按 顺序 分 别 连接 各 自 的 13 
个 蛋白 编码 基因 、13 个 氨基 酸 序列 、2 个 rRNA 基因 和 22 个 tRNA 基因 成 一 个 氨基 酸 序列 或 核 苷 酸 序列 ， 用 
DNASTAR 软件 统计 碱 基 长 度 和 组 成 ; 分 析 奶 牛 、 绵 羊 和 赤 谋 两 两 之 间 和 蛋白 编码 基因 的 序列 差异 ; JH MEGA i 
算 7 种 动物 125 和 16S rRNA 基因 的 遗传 距离 ; 基于 连接 在 一 起 的 13 个 蛋白 编码 基因 的 氨基 酸 序列 ， 用 NJ 法 
构建 系统 关系 树 。 结 果 显 示 : 人 偶蹄 目 反 刍 亚 目 牛 科 的 绵羊 和 同 亚 目 庵 科 的 赤 谭 先 聚 为 一 亚 支 ， 然 后 与 该 亚 目 
牛 科 的 奶牛 并 为 一 支 ; 猪 形 亚 目 猪 科 的 猪 和 脱 足 亚 目 驼 科 的 羊 驼 并 为 一 支 ; 鲸 昌 须鲸 亚 目 须鲸 科 的 长 须鲸 和 侦 
蹄 目 猪 形 亚 目 河 马 科 的 河马 并 为 一 支 。@ 赤 谭 与 绵羊 的 亲缘 关系 更 近 。 图 推测 赤 席 与 绵羊 和 奶牛 的 分 歧 时 间 分 


别 约 在 14.7 和 16.0 百 万 年 前 。 
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Phylogenetic Relationships of Seven Cetartiodactyla 
Species Inferred from Mitochondrial Genome 


SH! Yan-feng!, SHAN Xiang-nian'??, L1 Jian!, ZHANG Hai-jun!, ZHENG Ai-ling! 
(1. Genetics Research Center, Medical School , | Southeast University, Nanjing 210009, China; 
2. College of Life Science, Nanjing Normal University, Nanjing | 210097, China) 


Abstract: Using the mitochondrial genomes of the muntjak (Cervidae: Muntiacus) sequenced by our lab. and 6 
other species of Cetartiodactyla obtained from the GenBank, we calculated the sequence lengths and base compositions of 
their individual concatenated sequences of 13 amino acid sequences, 13 protein-coding genes, 2 rRNA genes, 22 tRNA 
genes and control region. Sequence differences of protein-coding genes between cow/sheep, sheep/muntjak and muntjak/ 
cow were analysed and genetic distances of the concatenated 125 rRNA and 165 rRNA genes among the 7 Cetartiodactyla 
species were calculated with MEGA. Based on the contatenated sequences of 13 inferred amino acid sequences of protein- 
coding genes, we constructed the phylogenetic tree with Neighbor-joining method, and discussed their phylogenetic rela- 
tionships. Our results show: (Dthose species are divided into 3 clades which are a muntjak-sheep-cow clade, a pig-al- 
paca clade and a hippopotamus-whale clade; sheep and muntjak are first grouped into one branch and then cow is added 
to them; (Zithere is a closer relationship between muntjak and sheep than that betweeen muntjak and cow; Dthe diver- 


gence between the muntjak and sheep lineages occurred at 14.7 million years ago and the one between the muntjak and 
cow lineages did at 16.0 million years ago. 


Key words: Muntjak; Cetartiodactyla; Mitochondrion; Genome; Phylogeny 


线粒体 基因 组 (mDNA) 是 核 外 遗传 物质 ,与 ” 碱 基 变异 度 大 、 进 化 速度 快 等 特点 ， 从 而 成 为 研究 
Ek DNA 相 比 ， 具 有 分 子 结构 简单 、 以 母性 遗传 、 分 子 进化 的 重要 手段 (Stoneking & Soodyall，1996; 
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Vagilan et al，1991)。 同 时 ， 随 着 分 子 生物 学 和 生 
物 信息 学 的 发 展 ， 大 片段 系列 的 测序 和 序列 分 析 已 
比较 容易 实现 ， 因 而 利用 mtDNA 研究 进化 关系 的 
方法 受到 越 来 越 多 研究 者 的 青睐 。 作 为 分 子 标 记 ， 
研究 动物 进化 的 mtDNA 常 有 控制 区 (D-loop 区 )、 
128 rDNA, 16S rDNA、 细 胞 色素 b (Cyt 5) 和 
ND4 (NADH 脱 氢 酶 亚 基 4) (Niu et al, 2001), fH 
单个 序列 提供 的 信息 量 太 少 ， 涉 及 的 进化 信息 有 
限 。 因 此 ， 近 年 来 国际 上 常 采用 把 mtDNA 中 13 个 
预测 的 和 蛋白 编码 基因 的 氨基 酸 序列 按 顺 序 连 接 起 来 
构建 进化 树 ， 以 分 析 种 间 种 内 的 进化 关系 (Kim et 
al, 1998; Yamauchi et al, 2002; Elmerot et al, 
2002)。 

鲸 类 和 偶蹄 类 在 传统 上 被 认为 是 两 个 特征 明确 
的 支 系 ， 但 分 子 系统 学 的 研究 表明 现 生 鲸 类 与 偶蹄 
类 中 的 河马 最 接近 ， 从 而 打破 了 鲸 目 和 偶蹄 目 各 自 
成 一 单 系 的 传统 看 法 。 此 外 ， 从 最 新 发 现 的 古老 鲸 
类 化 石 也 表明 ， 原 始 鲸 类 的 肢 骨 上 具有 明显 的 偶蹄 
类 特征 (Gingerich et al，2001)。 上 述 两 方面 都 支 
持 鲸 目 与 偶蹄 目 亲 近 关 系 的 学 说 ， 由 此 一 个 新 的 哺 
乳 动 物 类 群 一 一 鲸 偶蹄 类 (Cetartiodactyla) 得 以 成 
立 。 但 对 于 鲸 类 是 否 与 传统 偶蹄 类 中 的 河马 最 为 接 


近 依 然 有 争议 (Maden et al, 2001; Murphy et al, - 


2001a, b; Meng, 2002). 
ZRE& (Muntiacus muntjak) 是 鹿 科 (Cervidae) 
订 亚 科 (Muntiacinae) 体型 最 大 的 一 种 动物 ， 主 要 


分 布 在 尼泊尔 、 锡 金 、 印 度 东 北部 、 缅 甸 西 部 ， 我 
国 云南 地 区 及 华南 、 东 南 和 西南 的 部 分 地 区 (Ma 
et al，1988a) 。 其 染色 体 是 目前 已 知 的 哺乳 动物 中 
最 少 的 (2n26$, 74) (Shi，1976) ， 自 70 年 代 
以 来 国内 众多 实验 室 用 赤 订 细胞 株 研 究 细胞 周期 、 
染色 体 进化 及 遗传 毒 理 ， 是 一 种 公认 的 模式 动物 
(Ma & Shi，1988b) ， 但 基于 连接 的 蛋白 编码 基因 
氨基 酸 序列 的 分 子 进化 关系 尚 无 人 涉及 。 本 文 利用 
本 实验 室 已 测定 的 赤 订 线粒体 全 基因 组 序列 〈 待 发 
表 ) 和 检索 到 的 鲸 偶蹄 类 6 种 动物 的 线粒体 全 基因 
组 序列 ， 计 算 其 序列 组 成 差异 和 遗传 距离 ， 构 建 分 
子 进化 树 ， 以 期 从 分 子 水 平 确立 赤 订 在 鲸 偶蹄 类 中 
的 进化 地 位 ， 同 时 进一步 确定 鲸 类 中 长 须鲸 与 传统 
偶蹄 类 中 的 河马 的 关系 ， 为 鲸 偶蹄 类 动物 遗传 多 样 
性 提供 科学 依据 。 


1 材料 和 方法 


在 鲸 偶蹄 目 内 已 测定 线粒体 全 基因 组 序列 的 
11 种 动物 中 ， 选 取 具 有 代表 性 的 长 须鲸 、 河 马 、 
奶牛 、 绵 羊 、 猪 、 羊 驼 和 赤 订 (资料 来 自 本 实验 
室 ) 7 种 动物 作为 分 析 源 ， 其 分 类 地 位 及 登录 号 见 
表 1。 

按照 基因 或 氨基 酸 序 列 在 线粒体 上 的 顺序 ， 将 
7 种 动物 13 个 蛋白 编码 基因 、13 个 氨基 酸 序 列 、2 
个 rRNA 基因 和 22 个 tRNA 基因 ， 各 自分 别 连接 成 
一 个 氨基 酸 序 列 或 核 音 酸 序 列 , 用 DNASTAR 软 件 


表 1 本 研究 选用 的 鲸 偶蹄 类 7 种 动物 的 分 类 地 位 及 登录 号 
Table 1 Taxonomic position and accession number of 7 Cetartiodactyla species used in the present study 


H 亚 目 科 属 


登录 号 





种 俗称 : 参考 文献 
s : Accession 
Order Suborder Family Genus Species Commom name Reference 
number 
鲸 目 须鲸 亚 目 须鲸 科 | 须鲸 属 B. physalus Eu NE Amason et al, 
Cetacea Mysticeti Balaenopteridae Balaenoptera Finback whale 1991 
偶蹄 目 猪 形 亚 目 
Artiodactyla Suiformes 猪 科 Suidae 猪 属 Sus S . scrofa 猪 Pig NC. 000845 Lin et al, 1999 
up H : 
河马 科 河马 属 H . amphibius 河马 NC. 000889 Ursing & Amason, 
Hippopotamidae Hippopotamus Hippopotamus 1998 
BEEAEH SER 骆 羊 属 ; 
TA 1 Camelidae Lima L. pacos 羊 驼 Alpaca NC _002504 Ursing et al, 2000 
反刍 亚 目 EB 麻 属 ， 
: ; j NC. 
Ruminantia Cervidae Muntiacus M. müngak zB Munusk 5 本 实验 室 
Hauswirth & Lai- 
牛 科 Bovidae 牛 属 Bos B . taurus 奶牛 Cow NC..001567 pis, 1982; Ande- 
rson et al, 1982 
羊 属 Ovis O .aries 绵羊 Sheep NC-_00194!  Hiendleder a al, 


1998 
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(DNASTAR, Inc.) 统计 碱 基 长 度 和 组 成 差异 ; 用 
MEGA2.0 (Kumar et al, 2001) 软件 计算 奶牛 、 绵 
羊 和 未 麻 基 于 连接 的 12S rRNA 和 16S rRNA 基因 
的 遗传 距离 。 用 Clustal X 1.8 ( Thompson et al, 
1997) 对 连接 在 一 起 的 13 个 蛋白 编码 基因 氨基 酸 
序列 排序 ， 通 过 MEGA 软件 邻近 距离 法 (Neighbor- 
joining, NJ) 《Saitou & Nei, 1987) 构建 分 子 进 化 
树 ， 进 化 树 各 分 支 置信 和 度 由 Bootstrap 法 检验 
(Felsenstein, 1985), 352000 次 循环 。 其 他 未 提 及 
的 程序 设置 为 系统 默认 值 。 

由 赤 麻 、 奶 牛 和 纺 羊 的 125 rRNA 基因 和 165 
rRNA 基因 的 遗传 距离 ， 根据 T = (Tizs Tiss/ 
1.4) /2、 Tos = (GDisx0.14) x 100 和 Ties = 
(GD,55/0.14) x 100 计算 两 两 之 间 的 分 歧 时 间 CH. 
位 为 百 万 年 )， 其 中 7 为 加 权 分 歧 时 间 ; Tos 
于 12S rRNA 的 分 歧 时 间 ; 7i6s 为 基于 16S rRNA 的 
分 歧 时 和 间 ; GD12s 为 128 rRNA 的 遗传 距离 ; CDi6s 
为 16S rRNA 的 遗传 距离 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 鲸 偶 蹄 类 7 种 动物 mtDNA 序列 长 度 和 组 成 
这 7 种 动物 的 蛋白 编码 基因 核 背 酸 序列 、 氮 基 
酸 序列 、tRNA 基因 和 rRNA 基因 的 长 度 和 组 成 都 比 
较 接 近 ， 长 度 最 接近 的 是 连接 在 一 起 的 13 个 氨基 
酸 序列 (3 782 ~ 3 794 aa) ， 长 度 差异 最 大 的 是 控制 
区 (929 ~ 1 226 bp)， 有 较 多 的 插 和 人 和 缺失 。 在 鲸 
偶蹄 类 7 种 动物 中 ， 赤 麻 mtDNA 全 序列 相对 较 短 





(16354 bp); 全 基因 组 、 各 种 基因 及 控制 区 中 的 A 
+T 含 量 相对 较 高 ( 表 2)。 
2.2 奶牛 、 绵 羊 、 赤 麻 蛋 自 编码 基因 序列 分 析 

de 335 XE BS E. 825 5S JRHEPRP ZL 
间 和 蛋白 编码 基因 和 和 氮 基 酸 序列 的 差异 。 赤 麻 和 编 羊 
之 间 核 昔 酸 差异 从 13.8% (ND6) 到 19.9% 
(NDAL), 平均 值 为 18.0%; 氨基 酸 差异 从 0.6% 
(COX 1) 到 16.4% (ATPase8)， 平 均值 为 6.8%。 
未 订 和 奶牛 之 间 的 核 背 酸 差 异 从 15.4% (ND6) 到 
24.696 (ATPase8) ， 平 均值 为 18.7% ; 氨基 酸 差异 
从 1.2% (COX I ) 到 16.4% (47Pase8)， 平 均值 
为 7.1% 。 奶 牛 和 绵羊 之 间 的 核 背 酸 差 异 从 15.196 
(COX I) 到 20.1% (ATPase8), 平均 值 为 
17.1%; 氮 基 酸 差 异 从 0.6% (COXI) 到 11.2% 
(ATPase8)， 平 均值 为 6.5%。 就 基因 种 类 而 言 ， 
COXI、COXIH 和 COX 焉 在 奶牛 、 编 羊 和 赤 麻 两 
两 之 间 的 核 背 酸 和 氨基 酸 差异 均 较 小 ; 而 ATPase8 
和 47Pase6 的 差异 均 较 大 。 

就 核 背 酸 和 氮 基 酸 差 异 的 平均 水 平 而 言 ， 奶 牛 
/绵羊 < 绵羊 / 赤 订 < 示 麻 /奶牛 ， 赤 麻 和 纺 羊 有 更 
近 的 亲缘 关系 ; 氨基 酸 差异 明显 低 于 核 背 酸 差异 。 
这 是 许多 核 背 酸 突变 中 的 同 义 突 变 不 导致 氨基 酸 变 
异 的 缘故 。 以 变异 最 大 的 奶牛 / 赤 谭 的 ATPase3 为 
4p]. 氨基酸 突变 共有 10 处 ， 而 核 背 酸 突变 则 有 41 
处 ， 其 中 有 21 处 的 突变 没有 产生 氨基 酸 变异 ， 为 
同 义 突变 (排序 图 略 )。 


表 2 每 偶蹄 类 7 种 动物 mtDNA 序列 长 度 和 组 成 
Table 2 Length and composition of mtDNA sequences of 7 Cetartiodactyla species 


L 链 


蛋白 编码 基因 — 氨基酸 序 列 
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DM ar us 
strain codiug gene ie gene r gene on on 
Speci A+T A+T A+T A+T A+T 
物种 Species 长 度 lo 长度 "DO um 长 度 全 全。 长度。 全 全 长度 e 
Length Length Length Length Length Length 
(hp) OU Og A+T (aa (hj) HT hp) x e Cp S40 
Baa 

P (46) P^ (9) P (96) P^ (4$) dá (46) 
Kf Finback whale 16 398 59.41 11405 58.83 3 790 1527 63.20 2250 59.57 929 60.82 
猪 Pig 16613 . 60.54 11412 60.31 3 794 1511 62.87 2531 61.12 1175 59.15 
河马 Hippopotamus 16407 57.44 11378 56.66 3782 1 510 59.54 2533 59.77 960 58.44 
羊 驼 Alpaca 16652 59.15 11415 59.18 3 794 1501 61.56 2529 59.55 1226 56.04 
赤 麻 Muntjak 16354 62.15 11406 61.93 3791 1517 63.88 2523 62.86 912 60.64 
奶牛 Cow 16338 60.62 11403 60.19 3 790 1513 63.91 2526 60.61 910 61.87 
绵羊 Sheep 16616 — 61.06 11371 60.53 3 791 1515 64.22 2532 61.00 1180 62.97 
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表 3 奶牛 、 绵 羊 、 赤 麻 两 两 之 间 的 线粒体 蛋白 编码 基因 的 核 背 酸 序列 差异 和 和 氨基酸 序列 差异 
Table 3 Difference of nucleotide sequences and amino acid sequences of the mtDNA protein-coding genes between 
cow/sheep, sheep/muntjak, and muntjak/cow! 


核 背 酸 序 列 差 异 氨基 酸 序 列 差异 
Nucleotide sequence difference Amino acid sequence difference 


























En 奶牛 /绵羊 "m 赤 麻 /奶牛 奶牛 /绵羊 "ry 赤 麻 /奶牛 
Cow/Sheep Sheep/Muntjak ^ Muntjak/Cow Cow/Sheep Sheep/Muntjak ^ Muntjak/Cow 
NDI 0.169 (5) 0.185 (8) 0.182 (7) 0.065 (6/7) 0.038 (10) 0.068 (6) 
ND2 0.168 (6/7) 0.173 (10) 0.176 (9) 0.084 (4) 0.090 (4) 0.094 (3) 
COX I 0.151 (13) 0.166 (11) 0.170 (12) 0.006 (13) 0.006 (11) 0.012 (13) 
COX ll 0.162 (10) 0.183 (9) 0.172 (11) 0.027 (12) 0.031 (12) 0.013 (12) 
ATPase& 0.204 (1) 0.188 (6) 0.246 (1) 0.112 (1) 0.164 (D 0.164 (D) 
ATPaseG 0.168 (6/7) 0.196 (2) 0.196 (4) 0.069 (5) 0.064 (7) 0.073 (5) 
COX lli 0.155 (12) 0.186 (7) 0.175 (10) 0.043 (11) 0.023 (12) 0.047 (11) 
ND3 0.157 (11) 0.189 (5) 0.181 (8) 0.054 (10) 0.091 (3) 0.054 (10) 
NDAL 0.166 (8) 0.199 (1) 0.197 (3) 0.063 (8/9) 0.052 (8/9) 0.063 (7/8) 
ND4 0.182 (4) 0.193 (4) 0.188 (5) 0.063 (8/9) 0.052 (8/9) 0.063 (7/8) 
ND5 0.185 (3) 0.195 (3) 0.203 (2) 0.101 (2 0.130 (2) 0.136 (2) 
ND6 0.163 (9) 0.138 (13) 0.154 (13) 0.065 (6/7) 0.065 (6) 0.059 (9) 
Cyt b 0.195 (2) 0.151 (12) 0.186 (6) 0.091 (3) 0.074 (5) 0.077 (4) 
Mean 0.171 0.180 0.187 0.065 0.068 0.071 


! 括 驱 内 数字 按 序列 差异 降序 排列 ， 数值 越 小 ， 其 基因 越 保守 。 
* Order of genes shown in parentheses is according to decreasing difference. The less the number is, the more conservative the gene is. 
2.3 鲸 偶蹄 类 7 种 动物 线粒体 rRNA 基因 的 遗传 ”距离 上 看 ， 并 没有 太 大 的 差异 。 从 表 中 还 可 以 看 出 
距离 和 分 歧 时 间 16S rRNA 的 遗传 距离 要 比 12S rRNA 的 遗传 距离 总 
从 表 4 中 可 以 看 出 赤 订 与 绵羊 的 12S rRNA 遗体 上 大 1.4 倍 ， 表 明 16S rRNA 基因 进化 速度 要 比 
传 距离 最 近 (1.2% ) ， 与 奶牛 的 16S rRNA 遗传 距 — 128 rRNA 基因 快 。 
离 最 近 (3.9% ) ， 证 实 奶 牛 、 编 羊 和 赤 订 三 者 有 较 基于 12S rRNA 和 16S rRNA 的 遗传 距离 ， 推 
近 的 亲缘 关系 ,但 不 能 确定 赤 订 与 奶牛 、 赤 庶 与 绵 ”算出 赤 谋 和 绵羊 的 分 歧 时 间 在 14.7 百 万 年 前 ; 赤 
羊 哪 两 者 之 间 的 亲缘 关系 更 近 。 长 须鲸 虽然 属于 鲸 。 庵 和 奶牛 的 分 歧 时 间 是 16.0 百 万 年 前 ; 奶牛 和 编 
目 ， 但 从 它 与 偶蹄 目的 6 种 动物 的 rRNA 基因 遗传 ” 羊 的 分 歧 时 间 是 13.1 百 万 年 前 。 


表 4 鲸 偶蹄 类 7 种 动物 线粒体 125 (左下 角 ) 和 165S rRNA 基因 (右上 角 ) 的 遗传 距 高 


Table 4 Genetic distance of mtDNA 125 (below diagonal) and 165 (above diagonal) rRNA genes of 7 
Cetariodactyla species 








Fi dle 猪 Pig M 羊 驼 Alpaca — 赤 麻 Muntjak ”奶牛 Cow 绵羊 Sheep 

长 须鲸 Finback whale 0.100 0.056 0.076 0.094 0.088 0.097 
猪 Pig 0.048 0.098 0.090 0.085 0.081 0.083 
河马 Hippopotamus 0.063 0.064 0.063 0.086 0.079 0.085 
羊 驼 Alpaca 0.068 0.075 0.067 0. 084 0.085 0.087 
Zi BE Muntjak 0.060 0.064 0.065 0.063 0.039 0.041 
奶牛 Cow 0.055 0.057 0.064 0.063 0.017 0.033 
18 3€ Sheep 0.059 0.064 0.059 0.053 0.012 0.013 
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图 1 基于 连接 的 mtDNA 和 蛋白 编码 基因 的 氨基 酸 序列 用 NJ 25PJISEDU ARR BUAIS 7 种 


动物 的 系统 发 育 树 


Fig.1 Phylogenetic tree of 7 Certartiodactyla species based on contatenated amino acid 
sequences of mtDNA protein-coding genes by NJ method 


树枝 上 的 数值 为 Bootstrap 2 000 次 的 支持 率 。 


Numbers at the branches indicate the bootstrap percentages of 2 000. 


2.4 鲸 偶蹄 类 7 种 动物 的 分 子 进化 树 

从 可 法 构建 的 系统 发 育 树 可 以 看 出 ， 鲸 偶蹄 
类 7 种 动物 分 为 3 支 (A、B 和 C) (图 1)， 偶 蹄 目 
反刍 亚 目 牛 科 的 绵羊 和 同 亚 目 鹿 科 的 赤 廊 先 聚 为 一 
x (置信 度 为 56%)， 然 后 与 该 亚 目 牛 科 的 奶牛 并 
为 一 支 (A， 置 信 度 为 100%); 偶蹄 目 猪 形 亚 目 猪 
科 的 猪 和 偶蹄 目 髓 足 亚 目 驼 科 的 羊 驼 先 并 为 一 支 
(B， 致 信和 度 为 61% ) ， 再 与 A 并 为 一 支 ; 鲸 目 须鲸 
亚 目 须鲸 科 长 须鲸 和 偶蹄 目 猪 形 亚 目 河马 科 河马 并 
为 一 支 (C， 置 信 度 为 96% )。 


3 i ie 


XE ROLES GS A) Y JETCBIEP, x EL DCSROIE FLUTE 
鲸 科 长 须鲸 和 偶蹄 目 猪 形 亚 目 河马 科 河 马 并 为 一 
x, 上 且 置 信和 度 很 高 (96%)， 大 于 置信 和 度 阔 值 
(70% ) (Kimball et al, 1999), ， 但 分 歧 时 间 较 早 。 
该 结果 与 Gatesy et al (1996)、Ursing & Arnason 
(1998) 的 结论 一 致 。 这 种 形态 上 有 较 大 差异 而 分 
子 进化 水 平 却 有 较 大 关联 的 现象 可 以 用 平行 进化 学 
说 来 解释 ， 或 许 长 须鲸 和 河马 的 共同 祖先 生存 在 海 
洋 中 ， 以 后 河马 的 祖先 开始 在 陆地 上 生存 ， 而 长 须 
鲸 的 祖先 则 继续 生存 在 海洋 中 ， 两 者 的 生存 环境 发 
生 了 变化 。 为 了 适应 环境 ， 二 者 的 形态 和 生活 习性 
也 由 此 发 生变 异 , 但 其 mtDNA 基因 的 遗传 距离 还 
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没有 明显 的 分 歧 。 

此 外 ， 由 于 赤 记 和 缔 羊 汇 人 一 支 的 置信 度 较 低 
(56%)， 我 们 又 用 MEGA 软件 的 最 小 进化 法 (Min- 
imum Evolution, ME) (Rzhetsky & Nei，1994)、 最 
大 简约 法 (Maximum Parsimony, MP) ( Fitch, 
1977) 构建 进化 树 ， 赤 麻 和 绵羊 汇 人 一 支 的 置信 度 
分 别 为 57% 和 49% ， 依 然 低 于 置信 和 度 的 阐 值 ， 因 
此 本 文 偶蹄 目 反刍 亚 目 的 奶牛 、 纺 羊 及 赤 记 的 进化 
关系 的 结果 依然 需要 谨慎 对 待 。 其 可 能 的 原因 是 进 
化 树 的 构建 受 很 多 因素 的 影响 ,例如 所 选择 的 分 子 
标记 、 物 种 、 分 析 软 件 以 及 计算 方法 等 ， 而 这 些 因 
子 的 选择 目前 又 没有 一 个 权威 的 标准 。 

由 于 分 子 钟 本 身 存在 较 大 的 误差 (William et 
a，1995)， 因 此 运用 偶蹄 目 动物 线粒体 rRNA 和 相 
邻 的 tRNA 基因 每 一 百 万 年 进化 0.14% (Kraus & 
Miyamoto，1991) 这 个 假设 计算 分 歧 时 间 ， 进 而 推 
算出 的 赤 记 分 别 与 绵羊 、 奶 牛 及 奶牛 和 绵羊 的 分 歧 
时 间 仅 仅 是 估算 值 ， 还 需 结合 考古 学 等 数据 综合 分 
析 后 才能 得 出 结论 。 
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